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Introducción: Staphylococcus aureus es una importante bacteria patógena, debido a la enorme 
variedad de infecciones que es capaz de producir. La enorme versatilidad de S. aureus se debe a su 
habilidad para persistir y multiplicarse en diferentes ambientes junto con su capacidad para producir 
una gran variedad de factores de virulencia, algunos de las cuales están codificadas en elementos 
genéticos móviles (EGMs), como bacteriófagos e islas de patogenicidad (SaPI) (1). Sobre el 90% de 
las cepas de S. aureus aisladas de infecciones humanas están pigmentadas. Staphyloxanthin (STX) 
es un carotenoide considerado como factor de virulencia, ya que contribuye a la evasión del sistema 
inmune. Por otro lado, la N-acetiltransferasa (GNAT) está implicada en resistencia a antibióticos. En 
este trabajo describimos como las SaPIs son capaces de regular la producción de factores de 
virulencia como son STX y GNAT. 
 
Métodos: Tiling array.  qPCR. Obtención de mutantes por delección. Clonación. Extracción y 
purificación del carotenoide.  Western blot.   
 
Resultados: Tras el análisis del tiling array realizado en distintas cepas de S. aureus, en el que 
estudiabamos las diferencias de expresión en presencia o ausencia de la SaPI, observamos que en 
presencia SaPI inducida, se producía un aumento de expresión del operón crtOPQMN (responsable 
de la producción de STX) y del locus SAOUHSC_02886 responsable de la producción de GNAT. 
Una vez confirmados estos resultados mediante qPCR, decidimos estudiar que Orfs de la SaPIbov1 
se encontraban implicadas en el proceso. Nos centramos en el opeón I  ya que este aumenta su 
expresión cuando se induce la respuesta SOS y analizamos la producción de STX en los mutantes 
de las distintas Orfs de dicho operon. Así observamos que la Orf7 y la Orf6 de SaPIbov1 están 
implicadas en este proceso. Al complementar con las distintas Orfs y combinaciones de las mismas, 
demostramos que la Orf7 era la principal responsable del aumento de expresión de STX y que la 
Orf6 contribuía a dicho aumento. El análisis de la complementación con proteínas similares 
presentes en otras SaPIs nos indicó que este proceso se encontraba ampliamente distribuido. El 
análisis por western-blot demostró que la Orf6 aumentaba la expresión de la Orf7. Por último el 
análisis mediante qPCR indicó que la complementación con las Orf6-7 aumentaba 
considerablemente tanto la expresión del operón crtOPQMN como del locus SAOUHSC_02886. 
  
Conclusiones: En este trabajo describimos un nuevo proceso por el cual las SaPIs contribuyen a la 
virulencia de las cepas de S. aureus ya que son capaces de controlar factores de virulencia 
presentes en el cromosoma de las mismas. 
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